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Objetivo. Evaluar la variabilidad genética de TcI, mediante el uso de marcadores de microsatélites.
Materiales y métodos6HHYDOXDURQVLHWHPLFURVDWpOLWHVHQTXLQFHDLVODPLHQWRVFRORPELDQRVREWHQLGRVPHGLDQWH3&5DSDUWLUGHUHVHUYRULRVYHF-
WRUHV\KXPDQRV\VHDQDOL]DURQHQXQJHOSDUDGHVQDWXUDOL]DUGHSROLDFULODPLGDGHXQVHFXHQFLDGRUOiVHUÁXRUHVFHQWHDXWRPiWLFR$/)/RVGDWRV
se analizaron en un software SDUDDQiOLVLVGHJHQpWLFDGHSREODFLRQHV$UOHTXLQ\0LFURVDW
Resultados. Los resultados demostraron variabilidad dentro de TcI al obtener 24 alelos, de los cuales, 12 se reportan por primera vez. Aunque se 
encontraron genotipos asociados a la infección humana y al ciclo selvático de transmisión, ningún locus permitió comprobar la presencia de los 
genotipos previamente reportados. Los parámetros de heterocigocidad observada y esperada, permitieron determinar la presencia de dos poblacio-
QHVDLVODPLHQWRVGRPpVWLFRV\VHOYiWLFRVDVLPLVPRHOGHVHTXLOLEULRGHOLJDPHQWRIDFLOLWyODFUHDFLyQGHGRVPDSDVItVLFRVSDUDORVloci analizados.
Conclusiones6HFRUURERUDODJUDQYDULDELOLGDGJHQpWLFDSUHVHQWHHQ7F,ORTXHVXJLHUHXQSDWUyQGHYDULDFLyQLQWUDHVSHFtÀFDHQ&RORPELD
Palabras clave: microsatélites, genotipos, Trypanosoma cruziXQLGDGHVGLVFUHWDVGHWLSLÀFDFLyQ
Abstract
Introduction: Chagas disease which is caused by the protozoan Trypanosoma cruzi, is a major public health problem in Latin American countries 




Objective: To evaluate the genetic variability evidenced within TCI by the use of microsatellite markers.
Materials and methods: 6HYHQPLFURVDWHOOLWHORFLZHUHWHVWHGLQÀIWHHQ&RORPELDQLVRODWHVIURPYHFWRUVUHVHUYRLUVDQGKXPDQVE\PHDQVRI3&5DQG
DXWRPDWLFODVHUÁXRUHVFHQWVHTXHQFHU$/)'DWDZHUHDQDO\]HGXVLQJDSRSXODWLRQJHQHWLFGDWDDQDO\VLVVRIWZDUH$UOHTXLQDQG0LFURVDW
Results: 9DULDELOLW\DPRQJWKHLVRODWHVZDVGHPRQVWUDWHGZLWKDOOHOHVIURPZKLFKWZHOYHKDGQHYHUEHHQUHSRUWHGEHIRUH+RZHYHUQRQHRIWKH
microsatellite loci were able to support the idea of genotypes within TcI strains. The parameters of expected and observed heterozygocity allowed 
XVWRGHWHUPLQHSUHVHQFHRIWZRSRSXODWLRQVGRPHVWLFDQGV\OYDWLFLVRODWHVOLNHZLVHWKHOLQNDJHGLVHTXLOLEULXPKHOSHGZLWKWKHFRQVWUXFWLRQRI




La enfermedad de Chagas, cuyo agente causal 
es Trypanosoma cruzi, constituye una antropo-
zoonosis ampliamente distribuida en el conti-
nente americano. Así mismo existen reportes en 
países no endémicos, como Estados Unidos y 
España 6XWUDQVPLVLyQVHHQFXHQWUDDVRFLD-
da a heces infecciosas de insectos triatominos, 
transfusiones sanguíneas, infecciones orales o 
congénitas, y accidentes de laboratorio . Para 
el año 2007 se reportó que, en Colombia, alre-
 $62&,$&,Ï1&2/20%,$1$'(,1)(&72/2*Ë$ ,QIHFWLR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dedor de 1’300.000 habitantes presentaban la 
enfermedad y unos 3’500.000 se encontraban 
en riesgo de contraer la infección ; siendo la 
población infantil la más propensa.
Numerosos estudios con marcadores molecula-
res, como la región intergénica del gen miniexón, 
HOGRPLQLR'GHODVXEXQLGDGGHOJHQ6į del 
$'1ULERVyPLFRHO3&55)/3Polymerase Chain 
Reaction – Restriction Fragment Length Polymor-
phismHO5$3'5DQGRP$PSOLÀHG3RO\PRUSKLF
DNAHO/6633&5Low Stringency Single Primer 




XQLGDGHVGLVFUHWDVGHWLSLÀFDFLyQGHT. cruzi, TcI 
se ha encontrado desde Argentina hasta los Es-
WDGRV8QLGRVPLHQWUDVTXH7F,,9,VHHQFXHQWUD
distribuida desde la cuenca amazónica hasta el 
VXU GH$UJHQWLQD 6LQ HPEDUJR HV SRVLEOH HQ-
contrar regiones donde todas las unidades dis-
FUHWDVGHWLSLÀFDFLyQHVWiQSUHVHQWHVFRPRHVHO
caso de Colombia, en donde TcI se ha reportado 
de forma predominante y, en una baja propor-
FLyQD7F,,7F,,,7F,9\7F9,.
Actualmente, se conoce la gran variabilidad ge-
QpWLFDSUHVHQWHHQ7F,,7F9,, pero muy poco 
se conoce sobre la variabilidad de TcI y su divi-
sión en genotipos, ya sea en relación con el ciclo 
de transmisión del parásito  o con la agru-
pación de ciertos aislamientos de acuerdo con 
VX RULJHQ JHRJUiÀFR  6LQ HPEDUJR HVWDV
divisiones deben continuar siendo esclarecidas 
mediante varios marcadores moleculares para 
corroborar su existencia y, de esta forma, am-
pliar el conocimiento sobre uno de los grupos 
ancestrales de T. cruzi y sus procesos evolutivos. 
Por esta razón, este estudio pretendió evaluar 
el uso de marcadores microsatélites que, por su 
carácter hipervariable y utilidad en la detección 
GH SROLPRUÀVPRV JHQpWLFRV UHVXOWDQ VHU XQD
herramienta adecuada para la detección de va-
ULDELOLGDGHQHO$'1QXFOHDU.
Los marcadores microsatélites han sido amplia-
mente utilizados para dilucidar la estructura ge-
nética de T. cruzi  (Q HO  9DODGDUHV
et al., reportaron el uso de siete loci FRQHOÀQ
GHGHWHUPLQDUSHUÀOHVJHQpWLFRVHQDLVODPLHQWRV
7F,,7F9,\XQVRORDLVODPLHQWR7F,\SRUORWDQWR
prometen ser de gran utilidad en la evaluación 
de la variabilidad genética. 
El objetivo de nuestro estudio fue implementar 
el uso de estos siete loci en aislamientos colom-
bianos de T. cruzi I de diferentes huéspedes y re-
JLRQHVJHRJUiÀFDVFRQHOÀQGHDSRUWDUQXHYRV
conocimientos sobre la presencia de genotipos 
en TcI y conocer más a fondo las relaciones ge-
QpWLFDV LQWUDHVSHFtÀFDV (VWH WUDEDMR FRQVWLWX\H
entonces, el primer reporte sobre el uso de mi-
crosatélites en Colombia para la evaluación de la 
variabilidad genética en aislamientos de T. cruzi I.
Materiales y métodos
6H XWLOL]DURQ  FHSDV FRORPELDQDV GH T. cruzi, 
obtenidas de vectores, reservorios y humanos (ta-
EOD7UHFHGHODVPXHVWUDVSHUWHQHFHQD7F,




a cabo mediante el protocolo de extracción fenol-
cloroformo-alcohol isoamílico  a partir de pa-
rásitos en medio de cultivo bifásico a 25 °C. 
PCR y detección de microsatélites: siete marcado-
res microsatélites dentro del genoma de T. cruzi 
se analizaron median- te reacción en cadena de 
OD SROLPHUDVD 3&5 KDFLHQGR XVR GH SDUHV GH
LQLFLDGRUHVSDUDFDGD ORFXV UHSRUWDGRSRU9DOD-
GDUHVHWDOHQHOWDEOD. Cada reacción 
de PCR se llevó a cabo en un volumen total de 
ǌOTXHFRQWHQtDWDPSyQ3&57ULV+&OP0
S+.&OP0P0GH0J&O2, 100 mM 
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(OSHUÀOWpUPLFRLPSOHPHQWDGRFRQVLVWHHQXQD
desnaturalización inicial de cinco minutos por 95 
ºC, seguida por 40 ciclos de 30 segundos a 95 
ºC, 20 segundos a 57 ºC y 30 segundos a 72 ºC, 
FRQXQSDVRGHH[WHQVLyQÀQDOGHFLQFRPLQXWRV
por 72 ºC. Para determinar el tamaño alélico, los 
SURGXFWRVGHDPSOLÀFDFLyQVHDQDOL]DURQHQXQ




la heterocigocidad esperada y la observada para 
cada locus y el desequilibrio entre ellos del liga-
mento . Los análisis se llevaron a cabo en dos 
poblaciones resultantes, a partir de la distribución 
de los resultados obtenidos de acuerdo con el ciclo 
GRPpVWLFR\SHULGRPpVWLFRJHQRWLSRV,D,ERVHO-
YiWLFRJHQRWLSR,G. Los datos calculados para el 
desequilibrio de ligamento  se utilizaron para crear 
un mapa hipotético de la ubicación de los loci ana-
OL]DGRVPRGLÀFDQGRHOPDSDFRQVWUXLGRSRU9DOD-
dares, et al. Este mapa está basado solamente en 
los valores de asociación entre loci calculados en 
$UOHTXLQ3DUDODFRQVWUXFFLyQGHHVWHPDSD
se compararon los valores de los aislamientos de 
origen doméstico y selvático.
Por último, se calcularon las distancias genéticas 
entre los aislamientos estudiados de TcI mediante 
HO SURJUDPD0LFURVDW DVXPLHQGRXQPRGHOR
de evolución de microsatélites basado en alelos 
LQÀQLWRV\XWLOL]DQGRHODOJRULWPR'$6Distance 
Allele Shared. A partir de los datos obtenidos 
GHODOJRULWPR'$6VHFRQVWUX\yXQiUEROGHGLV-
tancias utilizando el método de vecinos cercanos 
(neighbour-joining, el cual se visualizó en Fig-
7UHHSDUDREVHUYDUORVSDWURQHVGHGLVWDQFLD














0+20&2&* Caquetá Homo sapiens Ia T. cruzi I 'RPpVWLFR
0+20&20* Arauca Homo sapiens Ia T. cruzi I 'RPpVWLFR
0+20&296 Boyacá Homo sapiens 
&RQJpQLWD
NA T. cruzi II 'RPpVWLFR
0+20&2-/ Arauca Homo sapiens Ib T. cruzi I 'RPpVWLFR
0+20&2)F+ 16DQWDQGHU Homo sapiens Ib T. cruzi I 'RPpVWLFR
0','&2'P Tolima 'LGHOSKLVPDUVXSLDOLV Id T. cruzi I 6HOYiWLFR
0','&2'P Tolima 'LGHOSKLVPDUVXSLDOLV Id T. cruzi I 6HOYiWLFR
0','&2' Tolima 'LGHOSKLVPDUVXSLDOLV Id T. cruzi I 6HOYiWLFR
0&$1&2+ Boyacá Canis familiaris Ib T. cruzi I Peridoméstico
;;;;&2*DO 6XFUH Mus musculus Id T. cruzi I 6HOYiWLFR
,5+2&261 6LHUUD1HYDGD Rhodnius prolixus Ia T. cruzi I 'RPpVWLFR
,5&2/&2&R\ Tolima Rhodnius colombiensis Id T. cruzi I 6HOYiWLFR
7',0&27G Cesar Triatoma dimidiata Ib T. cruzi I Peridoméstico
P. geniculatus&23* Antioquia Panstrongylus 
geniculatus
NA T. cruzi II 'RPpVWLFR
,5+2&25S Casanare Rhodnius prolixus Id T. cruzi I 6HOYiWLFR
* Basado en: Herrera, et al., 2009, y Cura, et al., 2010
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Duque MC, Ramírez JD, Rendón LM, et al
GRV SLFRV GH ÁXRUHVFHQFLD HQ XQPLVPR locus 
SDUDXQDGHODVFHSDV7F,,ÀJXUDFRPRUHVXO-
tado de la multiclonalidad de las mismas , 
obligó a que los resultados correspondientes a P. 
geniculatus&23*\0+20&296QRVH
tuvieran en cuenta para los análisis de heteroci-
gocidad y equilibrio de ligamento.
Identificación y caracterización de los 
microsatélites
'H ORV VLHWH loci evaluados, TcAAT8 presentó el 
mayor número de alelos , seguido por TcA-
AAT6, TcATT14 y TcTAT20 , TcGAG10 y TcCAA10 
\DOHORVUHVSHFWLYDPHQWH(OVpSWLPR locus, 
TcTAC15, sólo presentó un alelo y, por consi-
guiente, se consideró monomorfo para la pobla-
ción de estudio 'HORVDOHORVHQFRQWUDGRV
se reportaron por primera vez en este estudio 
WDEOD PLHQWUDV TXH ORV DOHORV UHVWDQWHV FR-
rresponden a alelos ya obtenidos en trabajos an-
teriores , y TcGAG10 fue el único locus que no 
SUHVHQWyQXHYRVDOHORV'HLJXDOIRUPDVHGHEH
destacar que el alelo único de 93 pb en el locus 
TcTAC15, fue uno de los nuevos reportados.
Los parámetros calculados mostraron que, para 
la población de aislamientos domésticos, la 
heterocigocidad observada fue de 0,2286 y la 
esperada de 0,477, y para la población de ais-
lamientos selváticos, la heterocigocidad obser-
vada fue de 0,1643 y la esperada de 0,463. Los 
parámetros estadísticos calculados evidencian 
que únicamente el locus TcAAT8 presenta dife-
Tabla 2.,QLFLDGRUHVXVDGRVSDUDODDPSOLÀFDFLyQGHORVlociDQDOL]DGRVFRQEDVHHQ9DODGDUHVet al., 2008 
Motivo de repetición Iniciador Secuencia 5’ - 3’
$$$7 7F$$$7))$0 )$0*&&*7*7&&7$$$*$*&$$*
Tc AAAT6-R GGT TTT AGG GCC TTT AGG TG 
$$7 7F$$7))$0 )$0$&&7&$7&**7*7*&$7*7&
Tc AAT8-R TAT TGT CGC CGT GCA ATT TC 
*$* 7F*$*))$0 )$077&7&**&77&7$7*7*7*&
Tc GAG10-R GTG CCC TCC GTT TAT TCC TC 
&$$ 7F&$$))$0 )$0*&$&$***$*7&$$$&77&$
Tc CAA10-R TCA AAT TTA TCA CCC GTC GA
$77 7F$77))$0 )$077$7**$7****7***777*
Tc ATT14-R AGC AAT AAT CGT ATT ACG GC 
7$& 7F7$&))$0 )$0*$$777&&&&$777&&$$*&
Tc TAC15-R CGA TGA GCA ACA ATC GCT TC
7$7 7F7$7))$0 )$0*$7&&77*$*&$*&&$&&$$
Tc TAT20-R CAA ATT CCC AAC GCA GCA GC
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UHQFLDV VLJQLÀFDWLYDV HQWUH OD KHWHURFLJRFLGDG
observada y la esperada para ambas poblacio-
QHV'HLJXDOIRUPDVHHVWDEOHFLyXQDOWRJUDGR
de desequilibrio de ligamento entre los loci eva-
luados; cinco de ellos se encontraron asociados 
en la población de genotipos Ia-Ib y, cuatro, en 
la población conformada por las cepas pertene-
cientes al genotipo Id. Estos resultados fueron 
VLJQLÀFDWLYRVFRQSPHQRUGH
Con base en el mapa físico de los loci reporta-
GRSRU9DODGDUHVet al.,  y los resultados del 
desequilibrio de ligamento, se pueden observar 




humanos son genéticamente distintos a los sel-
váticos y aquellos que pertenecen a aislamientos 
peridomésticos, lo que demuestra la presencia 
de posibles genotipos relacionados con la infec-
ción humana y otros con el ambiente selvático. 
Discusión 
/D REWHQFLyQ GHP~OWLSOHV SLFRV HQ OD DPSOLÀ-
cación de los dos aislamientos TcII analizados 
ÀJXUDGHPXHVWUDODFRQVWLWXFLyQPXOWLFORQDO
de las cepas y permite establecer que hay po-
blaciones de T. cruzi con estructura multiclonal 
circulando tanto en vectores como en humanos. 
Este patrón de “multiclonalidad” ha sido corro-
borado en reservorios mamíferos, demostrando 
que este mecanismo de infecciones está relacio-
QDGRFRQXQSURFHVRGHVHOHFFLyQGHGLYHUVLÀFD-
ción en T. cruzi . 
6H HQFRQWUy TXH ORV DLVODPLHQWRV 7F,, HYDOXDGRV
provienen de Panstrongylus geniculatus y Homo 
sapiens de una infección por vía congénita, pues 
FRQFXHUGDQFRQUHSRUWHVHQODOLWHUDWXUDFLHQWtÀFD
en la que se habla sobre la frecuencia de “multiclo-
nalidad” en insectos, animales silvestres y pacien-
tes agudos , al igual que en tejidos placentarios 
, más aun, si se sabe que P. geniculatus es un vec-
Tabla 3. Tamaño de alelos obtenidos en pb para cada uno de los siete loci analizados en 12 cepas.* Alelos reportados por primera vez para los 
siete loci. 
Cepa TcAAAT6 TcAAT8 TcGAG10 TcCAA10 TcATT14 TcTAC15 TcTAT20
0+20&2&*       
0+20&20*       
0+20&2)F+   NA    
0','&2'P   NA    
0','&2'P  NA   NA  
0','&2'       
0&$1&2+     N.A  
;;;;&2*DO  NA     
,5+2&261       
,5&2/&2&R\    NA   
7',0&27G  229229     
,5+2&25S       
1$QRDPSOLÀFDGRSRU3&5
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tor silvestre asociado a la presencia de armadillos, 
animales de los cuales es posible aislar diferentes 
XQLGDGHVGLVFUHWDVGHWLSLÀFDFLyQFRPR7F,,7F,,,\
7F,9. En estos casos, la aneuploudía queda 
parcialmente descartada puesto que se está tra-
bajando con aislamientos puros que no son clona-
les; además, por tratarse de cepas caracterizadas 
como TcII por diferentes marcadores moleculares, 
se considera que las mismas pertenecen a un gru-
po ancestral del parásito , con pocas posibilida-
des de presentar hibridación. 
Por otro lado, se encontraron 24 alelos y, de 
éstos, 12 son reportados por primera vez; este 
resultado era de esperarse, por ser ésta la pri-
mera ocasión en que un número de cepas TcI se 
enfrentan a un análisis por microsatélites en Co-
lombia. Estos resultados demuestran el carácter 
hipervariable de los microsatélites como resulta-
GRGHORVSROLPRUÀVPRVTXHSUHVHQWDURQVHLVGH
los sietes loci; TcAAT8 coincide con reportes en 
OD OLWHUDWXUDFLHQWtÀFDDOVHUHO locus con mayor 
Q~PHURGHDOHORVDPSOLÀFDGRVDSDUWLUGH$'1
del parásito cultivado in vitro . 
6HGHPRVWUyTXHORVDOHORVVHKDOODQDPSOLDPHQWH
distribuidos entre los siete loci y en ningún caso 
presentaron agrupaciones que permitieran co-
rroborar los genotipos de TcI previamente repor-
tados, basados en la región intergénica del gen 
miniexón y citocromo b 6LQHPEDUJRORVYD-
lores de heterocigocidad observada muestran una 
diferencia en el grado de heterocigocidad entre 
los aislamientos domésticos y los silvestres, lo cual 
podría sugerir que existen genotipos emergentes 
asociados a la adaptación de ciertas poblaciones 
de T. cruzi a diferentes ciclos de transmisión . 
Es importante mencionar que el árbol de dis-
tancias construido señala que las cepas aisladas 
de humanos son bastante lejanas de aquellas 
aisladas de los ciclos peridoméstico y selvático. 
(QHVSHFLDOODFHSD0+20&2&*SUHVHQWDXQ
patrón completamente lejano al de otras cepas, 
con características intrínsecas de esta cepa, la 
FXDOIXHDLVODGDGHXQSDFLHQWHFRQ9,+\FRLQ-
fección con Toxoplasma gondii, y que presentó 
chagoma cerebral. 
Por consiguiente, se puede inferir que, posible-
mente, las características genéticas del parásito 
estén relacionadas con las diversas formas clí-
nicas de la enfermedad de Chagas . Esto se 
ha corroborado en pacientes colombianos con 
enfermedad de Chagas: aquellos que presentan 
mayores alteraciones cardiacas están infectados 
con TcI, lo que demuestra la importancia de los 
linajes genéticos del parásito en la progresión 
de la enfermedad .
6LQHPEDUJRHODQiOLVLVPiVGHWDOODGRSRUFHSD
PXHVWUD TXH HO DLVODPLHQWR ,5+2&261
SUHVHQWDGH IRUPD~QLFDGLIHUHQFLDVVLJQLÀFDWL-
vas respecto a los otros aislamientos; este ais-
lamiento, considerado doméstico por obtenerse 
Figura 2. Mapa físico propuesto de los microsatélites basado en el 
PDSDItVLFRUHSRUWDGRSRU9DODGDUHV6LOYDet alD'RPpVWLFRV
E6HOYiWLFRV
Figura 3. Árbol de distancias genéticas basada en el modelo de 
Nelghbour-Joining utilizando
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de un Rhodnius prolixus GRPLFLOLDGRHQ OD 6LH-
UUD1HYDGDGH6DQWD0DUWDHQHOGHSDUWDPHQWR
del Magdalena, no presenta asociación alguna 
con los domésticos, los peridomésticos, ni con 
ORV VHOYiWLFRV $GHPiV VX FODVLÀFDFLyQ FRPR
aislamiento doméstico debería reconsiderarse 
o corroborarse, especialmente, porque se sabe 
que las poblaciones silvestres y domésticas de 
R. prolixus son poco diferenciables,  y es difícil 
establecer relaciones entre los distintos grupos 
del parásito y las especies silvestres de Rhodnius 
spp. debido a la selección de genotipos que se 
favorecen al cultivar el parásito a partir de infec-
FLRQHVPL[WDVHVSHFtÀFDPHQWHGH7F,\7F,9GH
R. robustus R. brethesi y R. pictipes .
Es importante aclarar que el no obtener un locus 
que permite diferenciar entre las poblaciones 
domésticas y silvestres de T. cruzi QR VLJQLÀFD
TXHODVPLVPDVQRVHDQVLJQLÀFDWLYDPHQWHGLIH-
rentes, sino que es posible que los microsatélites 
evaluados sean más informativos a nivel de uni-
GDGHVGLVFUHWDVGHWLSLÀFDFLyQTXHGHODVSREOD-
ciones pertenecientes a una misma unidad.
Finalmente, la mayoría de los loci correspondien-
tes a los microsatélites evaluados, presentaron un 
DOWRJUDGRGHSROLPRUÀVPR\GHVHTXLOLEULRGHOL-
JDPHQWR6LQHPEDUJRODSUHVHQFLDGHloci no aso-
ciados se da únicamente en el locus TcAAT8, lo que 
implica la existencia de rearreglos cromosómicos 
en el parásito y fundamentan la existencia de la 
variabilidad encontrada en las cepas . Estos po-
sibles rearreglos cromosómicos ayudan a susten-
WDUORVPDSDVItVLFRVKLSRWpWLFRVÀJXUDFUHDGRV
para la población doméstica, peridoméstica y para 
la población selvática. 
Los alelos obtenidos mediante la evaluación de 
siete microsatélites y, especialmente, los repor-
tados por primera vez en este estudio, son una 
clara muestra de la heterogeneidad presente 
en TcI y muestran la necesidad de encontrar un 
marcador molecular que sea verdaderamente 
capaz de establecer genotipos dentro del mis-
mo, ya que los microsatélites del estudio no 
arrojaron resultados concretos. No obstante, los 
microsatélites demostraron ser una herramienta 
útil para el estudio de poblaciones, para deter-
minar la estructura de las mismas y para aportar 
información genética del parásito. 
Asimismo, los patrones de heterocigocidad ob-
servada y esperada permitieron demostrar un 
grado de subdivisión de población entre los ais-
lamientos domésticos y los selváticos, pero esta 
premisa debe corroborarse con un mayor núme-
ro de aislamientos. 
En el futuro, sería ideal repetir el estudio con un 
mayor número de cepas cuyas poblaciones sean 
clonales, para determinar los verdaderos alcan-
ces de los microsatélites, para establecer y co-
rroborar si verdaderamente TcI puede dividirse 
HQ JHQRWLSRV \ ÀQDOPHQWH SDUD GHWHUPLQDU VL
existen cambios genéticos en T. cruzi explicados 
por las interacciones huésped-parásito o vector-
parásito y observar si realmente la variabilidad 
genética del parásito tiene implicaciones rele-
vantes en las manifestaciones clínicas de la en-
fermedad de Chagas en Colombia.
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